干旱 区 研究 


ARID ZONE RESEARCH 


生境 片段 化 对 新 疆 野 苹果 种 群 遗传 结构 的 影响 


«WEGE, 


(1. 中 国 科 学 院 新 疆 生 态 与 地 理 研 究 所 干旱 区 生物 地 天 


郑 田 勇 * 


与 生物 资源 重点 实验 室 ,新疆 乌鲁木齐 ”830011; 


摘 要 : 生境 片段 化 对 植物 种 群 具 


疆 野 苹果 种 群 遗传 结构 
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有 复杂 的 遗传 效应 。 在 地 理 种 群 内 部 ,新 疆 野 苹果 ( Malus sieversii) 呈现 出 多 个 
片段 化 小 群体 。 本 研究 选取 遗传 多 样 性 较 高 的 巩 留 种 群 作为 研究 对 象 ,利用 微 卫 星 (SSR) 标 记 采 自 5 个 小 群体 样 
点 的 101 个 植株 样品 基因 型 。 通 过 分 析 不 同 小 群体 间 的 遗传 多 样 性 差异 与 遗传 谱系 关系 ,来 探究 生境 片段 化 对 新 
4 影响 。 结 果 表 明 :5 个 小 群体 间 存 在 着 遗传 多 样 性 
合 尔 2 小 群体 保存 了 高 水 平 的 遗传 多 样 性 ;由 于 地 理 隔 离 效应 作用 ,这 


异 , 其 中 处 于 边缘 位 置 的 萨 哈 和 小 莫 
5 个 小 群体 可 以 划分 为 东西 两 个 不 同 的 遗 


传 谱系 。 建 议 在 将 来 开展 的 新 疆 野 苹果 种 质 资 源 保育 和 核心 种 质 库 构 建 过 程 中 ,应 当 注 重 这 些 边 缘 小 群体 和 不 同 
的 遗传 谱系 。 
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新 疆 野 苹果 ( Malus sieversii) 是 栽培 苹果 的 主要 
祖先 来 源 " ,已 被 国家 二 级 保护 植物 名 录 和 中 
植物 红皮书 收录 其 中 1。 由 于 历史 时 期 生态 环境 
的 剧烈 变化 ,目前 新 疆 野 苹果 旦 岛屿 状 片 段 化 残存 
于 气候 比较 适宜 的 亚洲 中 部 山地 ” 。 在 我 国境 内 ， 
它 仅 间断 分 布 于 准噶尔 西部 山地 和 伊犁 河谷 地 区 , 
主要 包括 新 源 县 、 巩 留 县 、 伊 宁县 、 霍 城 具 以 及 额 敏 
县 和 托 里 县 6 个 县 。 

为 了 筛选 出 优先 保护 种 群 ,针对 国内 6 个 新 疆 
野 苹 果 种 群 的 遗传 多 样 性 已 经 做 了 大 量 研究 工 
Vg?" 。 综 合 前 人 的 研究 成 果 , 发 现 巩 留 种 群 具 有 
较 高 的 遗传 多 样 性 水 平 , 并 被 推荐 为 优先 保护 种 
BE 。 由 于 自然 环境 变化 ,近年 来 的 农田 开发 、 砍 
4; 和 病虫害 后 ,新 疆 野 苹果 分 布 区 面积 不 断 缩 
小 .生境 也 呈现 出 逐渐 破碎 化 趋势 。 现 今 , 巩 留 地 区 
的 新 疆 时 苹果 就 破碎 为 大 莫 合 尔 、 小 莫 合 尔 、 八 连 、 
萨 哈 二 乡 等 小 群体 ( 表 1, 图 1)。 而 有 关 这 些 片 


R1 巩 留 片段 化 分 布 的 新 疆 野 苹果 (Malus sieversii) 
小 群体 样 点 信息 
Tab.1 Geographical information of fragmented sampling 


locations from Malus sieversii population in Gongliu County 


样 点 编号 地 点 AEE) (C) ”纬度 (N)/(°) 海拔 /m 
A 萨 哈 82. 43 43.12 1274 
B 八 连 82.51 43.15 1275 
C 大 莫 合 尔 82.72 43.22 1 236 
D 小 莫 合 尔 1 82. 83 43.24 1 329 
E — 4X2 82. 85 43.26 1291 


解析 生境 片段 化 状态 下 的 种 群 遗传 结构 特征 对 于 优 
化 保护 策略 具有 重要 意义 ,也 是 保护 生物 学 研究 的 
热点 。 包 文 泉 等 "运用 SSR 分 子 标记 手段 ,探究 了 
西藏 光 核 桃 群体 遗传 多 样 性 和 遗传 结构 ,并 提出 了 
片段 化 分 布 格局 下 西藏 光 核 桃 的 保护 建议 。 在 干旱 
区 ,针对 沙 冬青 "小 、 沙 生 梭 柳 " 和 新 疆 贝 母 '" 等 
保护 植物 的 研究 发 现 ,生境 片段 化 会 促使 种 群 间 基 


段 化 分 布 小 群体 间 的 遗传 多 样 性 和 遗传 格局 尚未 见 
报道 。 

生境 片段 化 对 植物 种 群 具有 复杂 的 遗传 效应 。 
生境 长 期 处 于 片段 化 ,这 时 种 群 会 长 期 分 割 为 小 群 
体 、 相 对 隔离 ;小 群体 通常 会 经 历 遗 传 漂 变 和 近 交 作 
用 ;最 终 在 隔离 效应 作用 下 改变 原来 的 基因 流 '"。 
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因 流 受 限 ,并 产生 遗传 分 化 。 

在 探测 亲缘 关系 十 分 接近 的 群体 间 遗 传 谱系 关 
系 时 ,通常 采用 多 态 性 比较 高 的 分 子 标记 手段 ,诸如 
SSR .RFLP , RAPD | AFLP 和 ISSR 4&5! 。 其 中 ,SSR 
分 子 标记 具有 操作 简单 .多 态 性 高 Hu det 
性 .重复 性 高 等 优点 ,能 够 很 好 满足 遗传 多 样 性 等 研 
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注 : 左 上 小 图 箭头 指示 巩 留 种 群 的 地 理 位置 ; 大 图 中 颜色 由 浅 到 深 表示 海拔 由 低 到 高 ;大 图 中 白色 圆 点 表示 采集 植株 样品 的 位 置 ; 


点 A 至 点 卫 的 具体 地 理 信 息 与 表 1 中 一 致 。 下 同 。 
图 1 巩 留 片段 化 分 布 的 新 疆 野 苹果 (Woalus sieversii) 小 群体 样 点 


Fig.1 Distribution map of fragmented sampling locations from Malus sieversii population in Congliu County 


究 要 求 。 为 了 探究 生境 片段 化 对 新 疆 野 苹果 种 群 遗 
传 结构 的 影响 ,本 研究 以 遗传 多 样 性 水 平 较 高 的 巩 
留 种 群 作为 研究 对 象 。 从 5 个 片段 化 小 群体 样 点 
(图 1) 采集 植株 样品 材料 ,并 利用 微 卫 星 (SSR ) 手 
段 标 记 每 个 植株 样品 遗传 信息 。 其 目的 在 于 :J JE 
清 不 同 小 群体 样 点 间 的 遗传 多 样 性 水 平 差异 和 遗传 
谱系 关系 ;@ 解析 大 种 群 尺度 遗传 多 样 性 的 地 理 空 
间 格 局 ,评估 生境 破碎 化 对 巩 留 种 群 遗 传 结构 的 影 
响 。 基 于 上 述 两 点 ,试图 提出 新 疆 野 苹果 种 群 在 片 
段 化 状态 下 的 保护 与 恢复 建议 。 


1 材料 与 方法 


1.1 植物 材料 采集 

由 于 生境 破碎 化 , 巩 留 分 布 的 新 疆 野 苹 果 种 群 
呈现 多 个 片段 分 布 区 ( 表 1, 图 1)。 研 究 采 集 了 来 
H5 个 不 同 小 群体 样 点 共 101 个 植株 个 体 样 本 。 其 
中 , 萨 哈 样 点 (点 A) 的 个 体 18 株 ; 八 连 样 点 (点 B) 
的 个 体 19 株 ; 大 莫 合 尔 样 点 (点 C) 的 个 体 36 株 ;小 
莫 合 尔 工 样 点 (点 D) 的 个 体 10 株 ;小 莫 合 尔 2 样 点 
(点 卫 ) 的 个 体 18 株 。 采 集 的 植株 个 体 样品 间隔 大 
于 50 m, 并 用 GPS 记录 每 个 植株 的 地 理 位 置信 息 。 
每 个 样品 采集 新 鲜 叶 片 并 在 野外 立即 用 硅胶 干燥 ， 
之 后 带 回 实验 室 保存 。 
1.2 DNA 提取 、 扩 增 和 微 卫星 (SSR ) 标记 

每 个 样品 的 总 基因 组 DNA 利用 CTAB 17 提 
取 , 每 个 植株 样品 取 约 50 mg 的 硅胶 干燥 叶片 研磨 。 
微 卫 星 (SSR) 分 子 标记 实验 所 用 的 引物 均 来 自前 人 


发 表 的 新 疆 野 苹果 SSR 标记 引物 ”i。 经 对 前 人 
SSR 标记 引物 的 筛选 ,最 终 选 出 6 对 具有 多 态 性 的 
引物 ,并 加 载 5' 端 荧光 信号 。PCR 反应 体系 和 扩 增 
程序 按照 Zhang 等 ”“ 设 定 。 利 用 簿 选 的 6 对 SSR 引 
物 对 所 有 样品 进行 分 子 标记 ,PCR 产物 片段 长 度 由 
上 海 生 工 生物 技术 公司 测定 。 测 定 的 结果 通过 
CeneMapper 软件 校正 确定 。 
1.3 数据 分 析 

基于 获得 的 SSR 分 子 标记 数据 ,运用 GenAIEx 
6.5 软件 ”1 计算 每 个 样 点 的 遗传 多 样 性 指数 :包括 
等 位 基因 数 (NN, ) 0090 2g 46 BE (H, = No. of Hets/ 
N) .期 望 杂 合 度 ( 玉 21 - Pi ,PP 为 种 群 等 位 基 
因 频 度 ) 、 无 偏 期 望 杂 合 度 [uH. =2N/(2N -1) x 
有 HH.] 和 固定 指数 LF=1 - (H/H.) )o WA EGET 
每 个 等 位 基因 在 5 个 样 点 出 现 的 频率 。 运 用 SPSS 
软件 中 的 1 检验 法 检验 了 观测 杂 合 度 (H,) 期望 杂 
A BE CH.) 26080391 28 2j BE (uH, ) 和 等 位 基因 频率 
在 不 同样 点 之 间 的 差异 显著 性 。 使 用 Arlequin 3. 11 
软件 '” 进行 分 子 方差 分 析 , 来 计算 居 群 内 及 居 群 间 
遗传 变异 的 分 配 比 例 。 为 了 确定 5 个 不 同样 点 新 疆 
时 苹果 群体 之 间 的 遗传 谱系 关系 ,基于 SSR 标记 数 
据 计 算 了 无 偏 Nei 遗传 距离 矩阵 。 依 据 此 遗传 距离 
矩阵 ,通过 MEGA 6.0 软件 :55 构建 了 Unweighted 
Pair Group Method With Arithmetic Mean ( UPGMA ) 
系统 发 育 树 。 同 时 ,运用 GenAIEx 6.5 软件 ”对 5 
个 样 点 的 SSR 标记 数据 进行 PCoA 主 成 分 分 析 。 为 
了 探究 遗传 变异 与 地 理 距 离 之 间 的 关系 ,运用 Al- 
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leles In Space 4-7 对 所 有 样品 的 SSR 等 位 基因 
地 理 分 布 进行 遗传 景观 分 析 。 对 遗传 景观 分 析 的 结 
果 , 运 用 ArcMap 软件 进行 克 里 金 差 值 ,获得 遗传 差 
异 在 地 理 空间 上 的 分 布 格局 。 男 外 ,通过 对 5 个 样 
点 间 的 无 偏 Nei 遗传 距离 和 地 理 距 离 进行 标准 化 ， 


通过 对 比 5 个 样 点 间 等 位 基因 频率 差异 ,发现 不 同 
样 点 间 差 异 显著 的 高 频 度 等 位 基因 (Frequency > 
0.01) X HR Z (20/23) ,而 差异 显著 的 低频 度 等 位 
基因 (Frequency < 0.01) 数 量 很 少 (4/27)( 表 3)。 
分 子 方差 分 析 结 果 表 明 : 在 巩 留 地 理 种 群 总 的 遗传 


获得 标准 化 的 数据 矩阵 。 并 在 SPSS 软件 中 对 遗传 
距离 与 地 理 距 离 之 间 的 相关 性 进行 了 地 理 隔离 效应 
(IBD) 分 析 。 


2 结果 和 分 析 


依据 获得 的 SSR 数据 ,计算 出 每 个 样 点 的 等 位 
基因 数 为 27 ~ 40; 观测 杂 合 度 (H,) 为 0. 468 
( 0.045) ~0.590( +0.076) ;期 望 杂 合 度 (H.) 为 
0.583( + 上 0.085) ~0.657( + 上 0.056) ;无 偏 期 望 杂 合 
BE(uH,) M. 0. 599 ( +0. 088) 2] 0. 676 ( € 0. 058) 
(X2). LEE S 个 样 点 的 新 疆 野 苹果 遗传 多 样 性 指 
数 ( 肥 ) ,点 上 > 点 A> 点 C> 点 D> 点 B( 表 2), 且 
不 同样 点 间 差 异 具 有 显著 性 (P <0. 001 ) 。 从 固定 
RAUF) 上 来 看 ,点 了 和 点 C 具有 较 高 的 固定 指数 
( 表 2) ,这 说 明 它 们 具有 较 高 水 平 的 近 交 繁殖 特征 。 


变异 中 ,只 有 0.73% 的 变异 存在 于 不 同 小 群体 间 ， 
而 99.27% 的 变异 存在 于 小 群体 内 , 即 小 群体 内 的 
变异 大 于 小 群体 间 。 
运用 UPGMA 方法 基于 SSR 数据 无 偏 Nei 遗传 
距离 矩阵 构建 的 谱系 聚 类 树 (图 2) ,发 现 5 个 样 点 
聚 为 两 个 谱系 ,其 中 样 点 A、 样 点 B 和 样 点 CRN 
一 支 ; 样 点 D 和 样 点 下 聚 为 另 一 文系 。PCoA 主 成 
分 分 析 ( 图 3) 表明 , 轴 一 解释 了 92.7% 的 遗传 变 
异 ,其 结果 与 聚 类 树 展 示 的 结果 相 类 似 : 样 点 A、 样 
点 B 和 样 点 C 具有 较 近 的 遗传 关系 ;而 样 点 D 和 样 
点 了 具有 较 近 的 遗传 关系 。 遗 传 景观 分 析 结 果 ( 图 
4) 显 示 , 从 地 理 空间 来 看 , 样 点 A、 样 点 C 和 样 点 下 
呈现 出 遗传 多 样 性 中 心 ;而 样 点 B 和 样 点 D 则 是 遗 
传 多 样 性 洼地 。 通 过 检验 地 理 隔离 效应 (IBD) ,发 
现 遗 传 距 离 随 地 理 距 离 增 加 而 增加 (图 5) ,但 由 于 
样 点 量 较 少 , 仅 表现 出 一 定 的 显著 性 (P=0.055)。 


表 2 不 同 小 群体 样 点 之 间 的 遗传 多 样 性 指数 比较 


Tab. 2 Genetic diversity of different fragmented sampling locations 


样 点 样本 等 位 观测 杂 合 度 期 望 杂 合 度 无 偏 期 望 杂 合 度 固定 指数 

编号 个 体 数 N 基因 数 N。 H,( +SD) H,( +SD) uH,( +SD) F( +SD) 
A 18 39 0.590(0.076) 0.640(0.080) 0.658(0.083) 0.056(0.068) 
B 19 34 0.498(0.069 ) 0.583(0.085) 0. 599 (0. 088) 0.106(0.085) 
C 36 40 0. 468 (0. 045) 0.615(0.063) 0. 624 (0. 064) 0. 197 (0. 104) 
D 10 27 0. 557 (0. 053 ) 0.605 (0.042) 0. 637 (0. 044 ) 0. 053 (0. 109) 
E 18 36 0. 491 (0. 033) 0.657 (0.056) 0. 676 (0. 058 ) 0. 226 (0.077) 
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遗传 距离 
图 2 基于 SSR 分 子 标记 的 无 偏 Nei 遗传 距离 矩阵 构建 的 
5 个 小 群体 样 点 UPGMA 谱系 聚 类 树 
Fig.2 UPCMA clustering tree of Nei unbiased genetic 


distance among five fragmented sampling locations 


based on SSR loci 


主 成 分 PC2(7.3%) 


第 


第 一 主 成 分 PC1(92.7%) 

图 3 基于 SSR 分 子 标记 的 5 个 小 群体 样 点 遗传 距离 
PCoA 主 成 分 分 析 

Fig.3 Principal coordinate analysis ( PCoA) of genetic 


distances among five fragmented sampling locations based 


on SSR loci 
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RI 50 个 等 位 基因 在 不 同 小 群体 样 点 之 间 出 现 频率 的 比较 
Tab. 3 Frequency of 50 alleles among different fragmented sampling locations 


刊 


等 位 基 5 个 样 点 出 ”5 个 样 点 出 现 。 5 个 样 点 间 差 异 | 名 fy 十。 5 个 样 点 出 。。 5 个 样 点 出 现 “5 个 样 点 间 差 异 
ag 现 频率 均值 。 频率 方差 显著 性 检验 WEE LX 频率 方差 显著 性 检验 
( Frequency) (SD) (P-value) ( Frequency ) (SD) ( P-value) 
Allele 1 0.132 0.015 85 kokok Allele 26 0. 009 0.007 13 六 六 
Allele 2 0.098 0.013 83 kokok Allele 27 0.005 0.003 66 六 六 
Allele 3 0.084 0.014 32 kokok Allele 28 0.005 0.005 80 0.117 
Allele 4 0.076 0.012 91 *okok Allele 29 0.004 0.004 41 0.087 
Allele 5 0.061 0.012 12 kokok Allele 30 0. 004 0.003 44 0. 053 
Allele 6 0.057 0.012 64 kokok Allele 31 0. 004 0.003 10 kok 
Allele 7 0.053 0. 005 30 kokok Allele 32 0. 004 0.006 05 0.237 
Allele 8 0.050 0. 005 87 kokok Allele 33 0. 004 0.003 86 0.102 
Allele 9 0.043 0.020 15 xok Allele 34 0.003 0.005 71 0. 293 
Allele 10 0.032 0.010 93 六 六 Allele 35 0.003 0.004 14 0.208 
Allele 11 0.026 0.010 75 *o* Allele 36 0.003 0.004 12 0.212 
Allele 12 0.026 0.013 55 *o Allele 37 0.003 0.003 78 0. 200 
Allele 13 0.026 0.020 36 xok Allele 38 0. 002 0.003 42 0.192 
Allele 14 0.025 0.023 56 0.079 Allele 39 0.002 0.003 61 0. 258 
Allele 15 0.020 0.010 43 *o* Allele 40 0.002 0.002 61 0.178 
Allele 16 0.018 0.008 54 六 六 Allele 41 0.002 0.002 54 0.178 
Allele 17 0.015 0.014 99 0.085 Allele 42 0.002 0.002 54 0.178 
Allele 18 0.014 0. 008 09 六 六 Allele 43 0.002 0.004 14 0.374 
Allele 19 0.012 0.007 37 *o* Allele 44 0.001 0.002 09 0.204 
Allele 20 0.011 0. 003 33 *o* Allele 45 0.001 0.002 09 0.204 
Allele 21 0.011 0. 007 58 六 六 Allele 46 0.001 0.002 07 0. 208 
Allele 22 0.010 0. 005 98 六 六 Allele 47 0.001 0.002 07 0. 208 
Allele 23 0.010 0. 009 68 0. 086 Allele 48 0.001 0.002 07 0. 208 
Allele 24 0.009 0.005 67 *o* Allele 49 0.001 0.002 07 0.374 
Allele 25 0.009 0.011 23 0. 149 Allele 50 0.001 0.001 96 0.374 


注 :* x * X P «0.001; + * 表示 P<0.05。 
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图 4 巩 留 片段 化 分 布 新 疆 野 苹果 (Malus sieversii) 的 空间 遗传 多 样 性 


Spatial pattern of genetic diversity across the Malus sieversii population in Gongliu County 
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图 5 不 同 小 群体 样 点 间 的 遗传 距离 与 
地 理 距 离 相关 性 分 析 


Fig.5 Correlation analysis of pairwise genetic distances and 


geographical distances among five fragmented sampling locations 
+ * 
3 讨论 


新 疆 野 苹果 是 将 来 栽培 苹果 育种 与 品种 改良 的 
重要 野生 种 质 基 因 库 ,保存 与 维持 种 质 遗 传 多 样 性 
是 保育 该 物种 的 关键 。 相 较 于 国内 其 他 5 个 新 疆 野 


时 ,应当 充分 考虑 收集 来 自 这 些 边缘 小 群体 的 样品 。 
同时 发 现 这 些小 群体 内 部 也 具有 丰富 的 遗传 变异 ， 
这 与 前 人 研究 结果 相 类 似 ” 。 

从 遗传 谱系 关系 上 来 看 ,这 5 个 片段 化 分 布 的 
新 疆 野 苹果 小 群体 可 以 划分 为 两 个 不 同 的 支 系 (图 
2, 图 3)。 其 中 位 于 东部 的 样 点 A( 陕 哈 )、 样 点 B 
( 八 连 ) 和 样 点 C( 大英 合 尔 ) 具 有 较 近 的 亲缘 关系 ; 
位 于 西部 小 黄 合 尔 的 样 点 D 和 样 点 上 具有 近 缘 的 
遗传 关系 。 这 一 结果 说 明 在 巩 留 的 地 理 种 群 内 部 存 
在 两 个 不 同 的 进化 单元 ,在 未 来 的 种 质 资源 保育 和 
核心 种 质 库 构 建 过 程 中 应 当 得 到 重视 。 这 也 是 首次 
报道 新 疆 野 苹果 种 群 内 部 遗传 谱系 关系 ,并 对 以 前 
有 关 不 同 地 理 种 群 的 遗传 结构 信息 “ ”是 一 个 重要 
的 补充 。 而 形成 这 样 的 遗传 谱系 结构 可 能 与 新 疆 野 
苹果 的 生境 条 件 密切 相关 。 本 研究 发 现 东 西 两 个 遗 
传 谱系 间 的 海拔 位 置 存在 一 定 差异 ,其 中 东部 3 个 
小 群体 位 于 海拔 较 低 的 沟谷 中 ;而 西部 2 个 小 群体 
位 于 海拔 较 高 的 山坡 上 (图 1) 。 由 于 海拔 条 件 的 差 


苹果 种 群 , 巩 留 分 布 的 种 群 具 有 较 高 的 遗传 多 样 性 
JE ^77 , 它 也 被 认为 是 应 该 受到 优先 保护 的 地 理 
种 群 。 崔 志 军 等 通过 调查 发 现 , 巩 留 地 区 的 新 疆 
时 苹果 种 群 存在 多 个 独立 的 小 群体 。 而 且 , 这 些小 
群体 之 间 面 临 着 不 同 程度 的 小 吉 丁 虫害 灾情 。 例 
如 ,大 莫 合 尔 要 比 小 莫 合 尔 `\ 八 连 、 陕 哈 等 地 的 虫害 
程度 轻 一 些 。 然 而 , 认 清 不 同 小 群体 间 的 遗传 多 样 
性 和 遗传 谱系 关系 ,并 结合 每 个 小 群体 面临 的 生存 
危机 ,对 于 科学 保护 与 恢复 巩 留 种 群 的 种 质 资源 具 
有 重要 意义 。 

通过 对 比 巩 留 分 布 的 片段 化 小 群体 之 间 的 遗传 
多 样 性 水 平 差异 ,发 现 不 同 小 群体 间 存 在 着 显著 的 
遗传 差异 ( 表 2, 图 4)。 其 中 位 于 边缘 的 样 点 A C8 
哈 ) 和 样 点 (小 莫 合 尔 2) ,以 及 位 于 中 部 的 样 点 C 
(大 英 合 尔 ) 具 有 高 水 平 的 遗传 多 样 性 。 这 与 种 群 
遗传 学 的 中 心 -边缘 假说 不 一 致 ,即位 于 中 心 区 的 
群体 遗传 多 样 性 要 高 于 边缘 群体 。 而 前 人 研究 发 
现 , 紫 要 (Tilia amurensis ) *' , £t W} ( Pinus koraien- 
sis) 7 iL TRE ( Quercus. liaotungensis )'*”| 等 均 符合 
中 心 -边缘 假说 。 此 外 ,本 研究 结果 还 显示 ,5 个 新 


异 ,东西 两 种 不 同 生 境 小 群体 间 的 基因 交流 远 低 于 
相同 生境 。 长 期 的 地 理 阻隔 便 产 生 了 两 个 谱系 的 分 
化 。 在 巩 留 地 区 ,新 疆 野 苹果 的 分 布 区 主要 集中 在 
海拔 1 200 ~1 350 m 的 沟谷 和 山坡 ( 表 1)。 在 这 种 
特殊 海拔 条 件 限制 下 , 较 高 的 山体 将 新 疆 时 苹果 的 
生境 切割 成 多 个 片段 化 小 群体 (图 1)。 这 些 山体 充 
当 了 阻碍 片段 化 生境 下 小 群体 间 基 因 交 流 的 重要 地 
理 屏 障 ,表明 这 5 个 不 同 小 群体 间 存 在 地 理 隔 离 效 
应 (图 5)。 这 种 地 理 障碍 阻隔 群体 间 基 因 交 流 的 效 
应 已 经 有 大 量 的 实例 报道 |。 


4 结论 


目前 ,片段 化 生境 下 的 巩 留 5 个 新 疆 野 荚果 小 群 
体 间 存在 着 遗传 多 样 性 水 平 的 差异 。 处 于 边缘 位 置 
的 小 群体 保存 了 高 水 平 的 遗传 多 样 性 。5 个 小 群体 
之 间 存 在 着 地 理 隔 离 效应 ,它们 可 以 划分 为 东西 两 个 
不 同 的 遗传 谱系 。 不 同 小 群体 分 布 区 之 间 的 山体 充 
当 了 阻碍 基因 交流 的 地 理 屏障 ,长 期 的 片段 化 状态 促 
使 了 遗传 分 化 。 这 些 遗 传 结构 特征 显示 ,在 将 来 的 新 
疆 野 苹果 种 质 资 源 保 育 和 核心 种 质 库 构 建 过 程 中 应 
当 重 点 考虑 边缘 小 群体 和 不 同 的 遗传 谱系 。 


疆 野 苹 果 小 群体 之 间 遗 传 差异 大 多 出 现在 高 频 度 等 
位 基因 位 点 上 ( 表 3) 。 这 说 明 位 于 边缘 区 域 的 小 群 
体 也 可 能 保存 着 大 量 重 要 的 基因 资源 ,需要 在 未 来 
的 保护 规划 中 足够 重视 。 在 筛选 核心 种 质 资源 库 
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Effect of habitat fragmentation on the population genetic structure 
of Malus sieversii 
ZHANG Hong-xiang!, ZHENG Tian-yong 
(1. CAS Key Laboratory of Biogeography and Bioresources in Arid Land, Xinjiang Institute of Ecology and 
Geography , Chinese Academy of Sciences , Urumqi 830011 , Xinjiang , China; 
2. South China Botanical Garden , Chinese Academy of Sciences , Guangzhou 510650 , Guangdong , China ) 

Abstract: ^ Habitat fragmentation has complex genetic effects on plant populations. Malus sieversii exists in a few 


small fragmented subpopulations within a geographical population. For this study , we chose the geographical popula- 
tion of Gongliu, which has a high level of genetic diversity. The genotypes of 101 individuals from five subpopula- 
tions were marked using SSR loci. By analyzing the difference in genetic diversity and the genetic relationships a- 
mong these five subpopulations , we aimed to investigate the effect of habitat fragmentation on the population genetic 
structure of Malus sieversii. The results showed that different levels of genetic diversity existed among these five sub- 
populations ,in which a high level of genetic diversity was shown in marginal subpopulations of Saha and Xiaomoheer 
2. These five subpopulations were clustered into two genetic lineages , which displayed an east-west split due to the 
effect of geographical isolation. It is proposed that these marginal subpopulations and different genetic lineages 
should be considered during the processing of germplasm resource protection and the core collection of germplasm 
for M. sieversii. 

Key words: Malus sieversii; habitat fragmentation; germplasm resource; genetic structure; marginal subpopula- 


tions; geographical isolation; Gongliu County; Xinjiang 


